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长江中上游两个鲢群体遗传变异的微卫星分析 
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2. 农业部淡水鱼类种质资源与生物技术重点开放实验室, 中国水产科学研究院长江水产研究所, 荆州 434000 

摘要: 对长江中上游 2个鲢群体使用 39个微卫星标记进行了遗传多样性分析, 计算并统计了平均观测等位基因

数、平均有效等位基因数、多态信息含量、遗传杂合度、Hardy-Weinberg 平衡偏离指数、遗传相似系数、遗传

距离等遗传参数。结果表明: 万州鲢和监利鲢群体所检测微卫星位点的平均观测等位基因数分别为 6.128 和

4.974; 平均有效等位基因数分别为 4.107 和 3.395; 多态位点百分率分别为 100 和 94.87; 39 个微卫星标记共有

等位基因 259个, 173个等位基因为两群体所共有; 多态微卫星位点的 PIC在 0.077~0.865之间变动,平均为 0.617; 

两群体所检测位点平均观测杂合度为 0.834 和 0.775, 平均期望杂合度为 0.713 和 0.623; 两个群体间的遗传相似

系数为 0.618, 群体间的遗传距离为 0.482。结果显示长江中上游两个鲢群体间存在显著遗传分化, 应隶属于不

同的种群。 
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Genetic variation analysis of two silver carp populations 
in the middle and upper Yangtze River by microsatellite 
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Abstract: Thirty nine microsatellite markers were applied to analyze the genetic diversity of two silver carp populations in 
the middle and upper reaches of the Yangtze River. The following parameters were calculated: average observed number of 
alleles, average effective number of alleles, genetic heterozygosity, polymorphism information content (PIC), genetic simi-
larity coefficient, genetic distance, Hardy-Weinberg balance deflection index. These results indicated that the average ob-
served number of alleles in each microsatellite locus of the Wanzhou population and Jianli populations is 6.128 and 4.974, 
respectively; the average effective number of alleles is 4.107 and 3.395, respectively; and the number of total alleles of 
these 39 microsatellite loci is 259. The PIC of polymorphic loci varies between 0.077−0.865, and the average PIC is 0.617. 
The average observed heterozygosity (Ho) of two populations is 0.834 and 0.775, respectively, and the average expective 
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heterzygosity (He) is 0.713 and 0.623, respectively. The genetic similarity coefficient of two populations is 0.618 and the 
genetic distance of these populations is 0.482. These results indicated that the two populations belong to different popula-
tions for the obvious genetic differentiation. 

Keywords: silver carp; microsatellite; wild population; genetic variation   

鲢 (Hypophthalmichthys molitrix), 是我国特有
的“四大家鱼”之一, 主要分布于长江、黑龙江和
珠江水系,在我国淡水渔业中占有重要的地位。长江
是我国鲢天然资源的重要产地, 其养殖性能明显优
于其他水系[1]。然而, 由于近年长江水系自然环境的
剧烈变化, 使得长江水系鲢野生群体的产量急剧下
降[2], 其生长表现、抗病抗逆性和遗传多样性等也都
有明显的降低[3]。此外, 因洪水导致的养殖个体逃逸
和较大规模的人工鱼苗放流实践也加剧了对天然群

体遗传多样性的扰动。迄今为止, 我国学者对长江
水系鲢群体的遗传变异有了一定的研究[2~9],但主要
集中于长江中下游江段, 对长江上游江段鲢群体遗
传变异的研究目前尚未见报道。 

微卫星 (Microsatellite)是一类广泛存在于真核
生物基因组中的具有高度变异性的简单重复 DNA
序列[10]。它具有按照孟德尔方式遗传、多态信息含

量丰富、呈共显性遗传、能应用于简便快速的基因

型检测[11] 等特点。目前,微卫星标记技术已被广泛
应用于遗传图谱的构建,分子标记辅助育种、QTL定
位及亲子鉴定等研究[12~15]。本文利用 39个微卫星标
记对长江中上游两个鲢群体进行了遗传变异研究 , 
为合理开发和利用鲢天然资源以及建立和保护鱼类

种质资源库和基因库提供一定的理论基础。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

采自重庆万州江段的野生鲢(以下简称WZ)24尾, 
采自湖北监利江段的野生鲢(以下简称 JL)48尾。 

1.2  微卫星 PCR反应仪器及试剂 

PCR仪(PTC-200 DNA Engine Cycler)为美国MJ 
Research 公司生产 , 高速冷冻离心机 (Eppendorf 
5415R、5417R)为德国 Eppendorf公司生产, 凝胶成
像系统 (BIO-RAD Laboratories-Segrate Italy)。Taq 
DNA 聚合酶、dNTPs 等试剂购自 TaKaRa（大连）
公司。 

1.3  微卫星引物 

利用本课题组自行开发和文献报道的微卫星引

物序列 [3,16], 由上海生工生物工程技术服务有限公
司合成 39对引物, 微卫星引物及筛选后的复性温度
见表 1。 

1.4  基因组 DNA的提取     

取约 0.2 g 尾鳍剪碎, 用苯酚-氯仿法参考文献
[17]的程序进行基因组DNA提取, 并用 1.0%的琼脂
糖凝胶电泳检测。 

1.5  微卫星 PCR扩增条件及产物检测 

PCR反应体系: 反应体积为 15 μL, 反应混和液
组成为 10×PCR buffer(1.5 μL)、dNTPs (0.2 mmol/ 
L)、Taq DNA聚合酶(1 U)、10 μmol/ L Primer+ (0.5 
μL)、10 μmol/ L Primer_(0.5 μL)、DNA Template 
(30～50 ng)、加 ddH2O 至反应体积为 15 μL。PCR
反应程序: 94℃预变性 5 min, 然后 32个循环, 每一
个循环 94℃变性 30 s, 51~55℃复性 45 s(复性温度见
表 1), 72℃延伸 1.5 min, 循环结束后 72℃延伸 6 min, 
4℃保存。PCR 扩增产物检测: 先用 1.0%琼脂糖凝
胶电泳检测引物扩增情况, 对于有良好扩增条带的
引物, 用 10%的非变性聚丙烯酰胺凝胶在 220 V 电
压下电泳, 银染色。将固定后的聚丙烯酰胺凝胶放
入凝胶成像系统, 用相机拍照并保存图片, 根据电
泳结果显示的条带位置的不同确定其基因型, 并以
100 bp marker 为对照。 

1.6  数据处理 

微卫星位点的有效等位基因数、基因观测杂合

度(He)、基因期望杂合度(Ho)、遗传相似系数(JN)、
遗传距离(D)和固定指数(Fst)等参数使用 Popgene 
32软件进行统计分析。 

Hardy-Weinberg 平衡偏离指数(D)按以下公式
计算: D=(Ho−He)/He。多态信息含量按 BOTSTEIN
等[18]的公式计算: 
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其中 pi和 pj分别为第 i 和第 j 个等位基因在群体中
的频率, m为等位基因数。 

2  结果与分析   

2.1  电泳结果 

39对引物在 2个野生鲢群体中经 PCR特异扩增
和聚丙烯酰胺凝胶电泳检测后均呈现出清晰的目的

片段，电泳结果见图 1和图 2。 

2.2  微卫星标记的遗传多样性 

在同一微卫星座位上等位基因数目和频率的

差异可以反映出物种群体内和群体间的差异。各微

卫星标记的引物、PCR扩增条件、等位基因大小和
数量等参数见表 1。经数据统计, 本研究使用的 39
对微卫星引物 , 在万州鲢群体中所有位点均表现
为多态, 在监利鲢群体中除 BL12 和 hljy1516 表现
为单态之外 , 其余位点都表现出不同程度的多态
性 , 万州鲢和监利鲢群体多态位点百分率分别为
100 和 94.87。所检测位点在万州鲢和监利鲢群体
的观测等位基因数分别为 2~11个和 1~10个, 平均
观测等位基因数分别为 6.128和 4.974, 平均有效等
位基因数分别为 4.107 和 3.395。39 个微卫星标记
共检测到等位基因 259个, 其中万州鲢群体和监利

鲢群体分别具有 239 个和 194 个等位基因, 173 个
等位基因为两个群体所共有。 

两个群体多态微卫星位点的 PIC 在 0.077~ 
0.865 之间变动, 平均为 0.617。其中, 万州鲢群体
所检测位点 PIC 在 0.152～0.865 之间 , 平均为
0.661; 监利鲢群体所检测多态位点的 PIC 在

0.077~0.848 之间, 平均为 0.572。平均观测杂合度
分别为 0.834 和 0.775, 平均期望杂合度分别为
0.713和 0.623。Hardy- Weinberg平衡偏离指数(D)
检验发现 , 两个群体不同基因位点存在杂合子缺
失的情况, 其中, 万州鲢和监利鲢群体分别有 6 个
基因位点出现缺失(表 1)。这可能是近年来对长江
野生鲢的过度捕捞和人为干预的加大 , 使得稀有
基因发生丢失所致。 

2.3  群体间遗传相似系数和遗传距离 

研究表明, 遗传相似系数是衡量群体间遗传变
异程度的可靠参数。群体间亲缘关系越近, 则遗传
变异性越低 , 相似系数值越大 [19]。本研究利用

Popgene 32 软件计算了两群体间的 Fst 值、Nei 氏
遗传距离与相似系数, 具体结果见表 2。万州鲢和
监利鲢群体间遗传相似系数为 0.618, 群体间遗传
距离为 0.482, 两群体间存在显著的遗传分化。两
群体间的 Fst值为 0.089, 表明两群体间遗传分化程
度中等。 

 

 
 
图 1  引物 BL64 在万州鲢群体的 PCR 扩增结果 
Fig. 1  PCR result of BL64 in Wanzhou population (WZ) of silver carp 
 

 
 
图 2  引物 BL64 在监利鲢群体的 PCR 扩增结果 
Fig. 2  PCR result of BL64 in Jianli population (JL) of silver carp 
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表 2  两个鲢群体的遗传多样性参数 
Table 2 Genetic diversity parameters of the two populations of silver carp 

群体 
Population 

样本大小 
n 

平均观测等 
位基因数 A 

平均有效等位

基因数 Ae 
多态位点百 
分率 P 

观测杂合度
Ho 

期望杂合

度 He 
遗传相似 
系数 JN 

遗传距离
D 

Fst 

万州鲢WZ 24 6.128 4.107 100 0.834 0.713 

监利鲢 JL 48 4.974 3.395 94.9 0.775 0.623 
0.618 0.482 0.089

 

3  讨 论  

39 个微卫星引物共检测到 259 个等位基因, 所
检测位点等位基因数为 2~12, 其中万州鲢和监利鲢
群体所检测位点等位基因数分别在 2~11 个和 1~10
个之间。监利鲢群体的等位基因数与廖梅杰等[3]利

用微卫星检测长江荆州段 1个鲢群体所得结果(2~10
个)和朱晓东等[10]利用微卫星检测长江中下游 5 个
鲢群体所得结果(1~10 个)较为一致; 万州鲢群体等
位基因数为 2~11, 与中下游群体存在微小差异。两
个群体所共有的等位基因为 173 个, 它们可能是鲢
在进化过程中最原始最保守的一部分等位基因, 对
于维持鲢物种的稳定有着重要意义。引物 BL2 和
hljyl516 在监利鲢群体中为单态座位, 而在万州鲢
群体为多态座位, 表明在此座位上万州鲢群体比监
利鲢群体的变异程度高, 对于这两个位点的进一步
研究对于有效区分两个鲢群体具有重要的指导   
作用。 

基因杂合度表示群体在某座位杂合子的比例。

Nei[20]将其视为度量群体遗传变异的一个最合适参

数, 位点平均杂合度近似反映遗传结构变异程度高
低, 杂合度越大变异越大, 对环境适应能力越强。在
2 个群体之中, 万州鲢群体的平均观测杂合度和平
均期望杂合度均高于监利鲢群体, 该结果表明万州
鲢群体比监利鲢群体变异程度要高。而在 2 个群体
之中, 平均观测杂合度均高于各自相对应的平均期
望杂合度, 表明 2 个群体当中杂合子个体所占的比
例较大。平均多态信息含量(PIC)是衡量基因片段多
态性的理想指标, 当 PIC>0.5 时, 该座位为高度多
态性座位; 当 0.25<PIC<0.5 时, 该座位为中度多态
性座位; 当 PIC<0.25 时 , 该座位为低度多态性座 
位[21]。万州鲢和监利鲢群体中分别有 32个和 28个
位点平均 PIC值大于 0.5, 为高度多态; 两群体中分
别有 4 个和 7 个位点平均 PIC 值在 0.25～0.5 之间, 
为中度多态; 除BL12和 hljy1516在监利鲢群体表现
为单态之外, 两群体分别有 2 个位点平均 PIC 值小
于 0.25, 为低度多态。两群体多态微卫星位点的 PIC

在 0.077～0.865之间变动,平均为 0.617, 其中, 万州
鲢群体所检测位点 PIC 在 0.152～0.865 之间, 平均
为 0.661; 监利鲢群体所检测多态位点的 PIC 在
0.077～0.848 之间, 平均为 0.572。从本研究选用的
39 个微卫星位点的多态性来看, 长江中上游两个鲢
群体的多态信息含量整体水平较高, 多态性丰富。
在遗传连锁分析中, PIC>0.7 的微卫星 DNA 标记为
最理想的选择标记, 本研究中, 有 12 个位点在两个
群体中的平均 PIC 值均大于 0.7, 这 12 个位点可用
于鲢遗传多样性的进一步分析及未来鲢遗传图谱的

构建。 
Weight[22]指出固定指数 Fst=0～0.05 说明群体

间的遗传差异很小; Fst=0.05～0.15说明群体间存在
中等程度的遗传差异; Fst=0.15～0.25说明群体间的
遗传差异比较大; Fst>0.25 说明群体间的遗传差异
很大。在本研究中, 两个鲢群体的 Fst值为 0.089, 表
明两个群体间存在中等程度的遗传分化。以等位基

因频率计算的遗传距离通常被用来衡量群体间遗传

关系。Shaklee等[23]综合已发表的资料, 提出鱼类在
属、种和种群三级水平上的遗传距离 D 值分别为
0.90, 0.30及 0.05的分类依据。在本研究中, 两个野
生鲢群体间的遗传相似系数为 0.618, 群体间的遗传
距离为 0.482, 表明长江中上游两个鲢群体间存在显
著的遗传分化, 应隶属于不同的种群。对于长江水
系鲢群体是否隶属于同一种群, 国内学者已有过报
道, 赵金良等[24]用同功酶标记研究了长江中下游天

鹅洲故道、汉阳、瑞昌、安庆四个江段鲢群体的生

化遗传变异, 结果显示, 四江段鲢群体间的遗传距
离 D都低于 0.001, 没有明显的遗传分化, 得出了长
江中下游鲢群体应同属一个种群的结论 , 称之为
“长江种群”; 李思发等[25]利用线粒体 DNA对长江
中下游鲢进行了多样性分析 ,通过对基因型进行聚
类,认为长江中、下游鲢群体可能是从 2个祖先群体
进化而来, 说明长江中下游鲢群体可能在很久以前
就发生了遗传分化; 张锡元等[14]通过对长江中游金

口和武穴两个江段鲢群体的 RAPD 分析, 提示了长
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江鲢可能存在不同的类型。朱晓东等[16]通过利用 30
个微卫星标记对长江中下游 5 个鲢群体的遗传多样
性分析, 进一步证实了长江中下游鲢可能存在两个
祖先群体, 各不同地理群体间存在着一定的差异。
本研究发现, 长江中上游两个鲢群体隶属于不同的
种群, 其原因可能有以下两点: (1)长江上游和中游
江段的鲢群体可能是从２个祖先群体进化而来, 在
很久以前就发生了遗传分化; (2)由于长江上游葛洲
坝和三峡大坝等大型水利工程的建筑, 阻断了鲢的
洄游路线, 上游和中游群体间缺乏基因流动而彼此
互成一独立种群。但是,对于这一结果的可靠性, 尚
需更大样本的进一步检验。 

群体的遗传多样性是生命进化和物种分化的基

础。任何一个物种或一个生物个体都蕴涵着大量的

基因, 它所包含的基因变异越丰富, 对环境的适应
能力就越强, 进化的潜力也越大。因此,长江水系鲢
遗传变异的研究对于野生鲢的人工选育、物种保护

和整个长江生态系统的稳定都有着重要的意义。 
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更 正 
《遗传》30卷第 9期 1218页图 1父本中非紫冠的基因符号 C1应为 c1, F1代紫冠基因符号 C1c2 应为 C1c1；

全文中基因符号 Sn1改为 Su1，sn1改为 su1。 
特此更正。 
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